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 چكيده

حفظ تنوع ژنتيكي در نژادهاي بومي ايران به عنوان سرمايه ملي بسيار حائز اهميت است. بررسي 
توالي ژنوم ميتوكندري در بين نژادها يا در درون آنها مي تواند شاخص مناسبي از ميزان تنوع موجود در 

بررسي بيوانفورماتيكي و فيلوژنتيكي توالي  ،ش اخيراز پژوهجمعيت هاي مورد مطالعه باشد. هدف 
. بدين بود ايرانياز ژنوم ميتوكندري در شترهاي دوكوهانه  NADH4Lو NADH3نوكلئوتيدي ژنهاي 

، تكثير قطعه DNAنمونه خون از شترهاي دوكوهانه ايران جمع آوري گرديد. پس از استخراج  10منظور
قطعات تكثير توسط آغازگرهاي اختصاصي انجام گرفت. دوكوهانه  شترميتوكندري از ژنوم جفت بازي  971

 2اد تعدنتايج به دست آمده شده پس از خالص سازي به صورت رفت و برگشت توالي يابي شدند. 
توالي نهايي نشان دادند و همچنين  چند شكل موجود در توالي ها هاپلوتيپ مختلف بر اساس يك جايگاه

درصد  70/13درصد آدنين،  73/27جفت باز كه شامل  715تقريبيبا طول  بدست آمده از هاپلوتيپ ها
ژن اي مقايسه توالي هاي نوكلئوتيدي و اسيدآمينه  درصد تيمين بود. 77/32درصد سيتوزين، 63/25گوانين، 

داراي  با شتر دو كوهانه اهلي ايراني نشان داد كه اين گونه دو كوهانه شتر در NAD4Lو NADH3هاي 
نشان داد،  Neighbor-Joiningبا استفاده از روش . تجزيه و تحليل فيلوژنتيكي استيكي نزديكي فاصله ژنت

  كمترين قرابت را دارند.  Lamaكه اين گونه در ميان خانواده شترسانان، با 

 .، ژنوم ميتوكندريايران شتر دوكوهانه، NADH4Lژن ، NADH3ژن  :كلمات كليدي
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 مقدمه

دي در سراسر اقتصاشتر از جنبه تاريخي و 
جنس شتر به دو  جهان گونه مهمي مي باشد و

 Camelusگونه شترهاي تك كوهانه (

dromedaries) و دوكوهانه (Camelus 

bactrianus( شود) تقسيم ميAl-Swailem et 

al., 2010 .( زيستگاه شترهاي دوكوهانه عمدتاً در
مناطق صحرايي سرد چين و مغولستان بوده و 

 Ji(اين مناطق دارند  بومياقتصاد  نقش مهمي در

et al.,2009(.  شترهاي دوكوهانه ايران جزء
و  انقراض مي باشندخطر  معرض در يها گونه

 باشدمي ايران غربي شمال ها درزيستگاه آن
)Ansari-Renani et al., 2010 .( اهميت برخلاف

اقتصادي، فرهنگي و بيولوژيكي، مطالعات 
تر محدود بوده و مولكولي مرتبط با ژنوم ش

 Ahmed( نمي باشددردسترس زيادي اطلاعات 

et al., 2013.(  بر اساس آمار منتشره توسط
در  2010سازمان خوار و بار جهاني در سال 

-نفر شتر وجود دارد كه بيش 24،664،228جهان 

 20،959،015ترين جمعيت آن در قاره آفريقا (
 Ghasemi Meymandi etدرصد) است ( 85نفر، 

al., 2015 نفر شتر يك  150،000). در ايران
درصد  56/0كوهانه وجود دارد كه اين تعداد شتر 

شود از جمعيت شتر جهان را شامل مي
)Ghasemi Meymandi et al., 2015 و در (

نواحي سيستان و بلوچستان، خراسان، كرمان، يزد، 
هرمزگان، كهكيلويه و بويراحمد، اصفهان، سمنان، 

، قم، گلستان، تهران، فارس، خوزستان، بوشهر

آذربايجان شرقي و غربي، ايلام، قزوين و اردبيل 
 ,.Ghasemi Meymandi et alپراكنده مي باشند (

اكوتيپ  5شتر هاي موجود در ايران را به  ).2015
شامل كلكوهي، تركمني، بلوچي ، جماز و 

 Ghasemi Meymandiكنند (دوكوهانه تقسيم مي

et al., 2015 .(اطلاع اصلاح، و ژنتيك وزهح در 
 كمك تواندمي هاجمعيت ژنتيكي ساختار از

 اصلاح هاي طرح براي ريزي برنامه براي بزرگي
 باشد ژنتيكي ذخاير حفظ مهمتر، همه از و نژادي

)Alinaghizadeh et al., 2010(. اخيرا پيشرفت-

هاي قابل توجهي در ژنتيك مولكولي جهت 
ط با صفات توليد هاي كانديدا در ارتباكشف ژن

 Mousavizadeh et( مثلي صورت گرفته است

al., 2009(.  استفاده از ژنتيك مولكولي
ها تعيين كاربردهاي زيادي دارد. يكي از آن

هاي ژنتيكي خاص ژنوتيپ افراد براي جايگاه
يكي از كاربردي ترين راههاي شناسايي است و 

موجودات در خطر انقراض استفاده از تكنيك 
لي به خصوص استفاده از ژنوم مولكو

 كه اساس اين ) استmtDNA( ميتوكندريايي
، خالص  DNAگونه تحقيقات بر پايه استخراج

و توالي يابي مي باشد.  PCRسازي محصولات 
ميتوكندري اندامكي سيتوپلاسمي است، كه در 
بيشتر سلول هاي بدن وجود دارند. اين اندامك 

ت. داراي قادر به توليد انرژي براي سلول اس
DNA  حلقوي اختصاصي و مستقل ازDNA 

ژنوم  .)Pirani et al., 2010( هسته اي است
ژن كد كننده پروتئين  16ميتوكندري شتر داراي 
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ها  از اين ژن عدد 10 يناست كه كدون آغاز
ATG ،  آنها عددسهATA ،  ژن 7كدون پايان 
TAA  آنها ژن  2وTAG  و يكي از آنهاAGA 

كدون  ND4و COX3T ،ND3 و سه ژن مي باشد
رمال ندارند اما به ترتيب داراي رمزهاي نپايان 

TA ،T وT  مي باشند)Cui et al.,2007.(  جهت
بررسي ارتباط تكاملي شتر دوكوهانه اهلي و شتر 
دو كوهانه وحشي و بررسي منشاء پيدايش شتر 

ژنوم  Cytbژن  در تحقيقي دو كوهانه اهلي،
نفر شتر دو  18( هانهشتر دو كو 21ميتوكندريايي 
در  نفر شتر دوكوهانه وحشي 3و   كوهانه اهلي

نتيكي ژ) توالي يابي  و نتايج فيلوكشور عربستان
نشان داد كه شتر دو كوهانه اهلي درريشه مادري 

و  با شتر دو كوهانه وحشي جد مشترك دارد
نتايج تجزيه و تحليل ساعت مولكولي نشان داد 

ميليون سال پيش  700كه زير گونه زايي از حدود 
نتيجه  ،از دو دودمان شروع شده است. بنابراين

كه شتر دو كوهانه وحشي داراي اصل  ه شدگرفت
و نسب جداگانه است و جد مشترك مستقيم با 

با  .)Ji et al.,2009( شتر دو كوهانه اهلي ندارد
توجه به اين كه مطالعه تنوع ژنتيكي نژادهاي 

هاي بومي نتيكي دامبومي براي حفاظت از منابع ژ
) و Mohammadi et al., 2009ضروري است (

ميتوكندري ژنوم اي در مورد تاكنون مطالعهاين كه 
هدف  گزارش نشده است، ايرانشتر دو كوهانه 

 و بيوانفورماتيكي تحليل و تجزيهاين پژوهش 
ژنوم  NADH4Lو NADH3ژن هاي  فيلوژنتيكي

 بود. ايرانميتوكندري شتر دو كوهانه 

 مواد و روش ها

نمونه هاي خون شتر دوكوهانه ايران از 
ايستگاه تحقيقات منابع طبيعي و امور دام استان 

 10تهيه و تعداد اردبيل (روستاي جهاد آباد) 
نمونه خون با اطمينان از عدم رابطه خويشاوندي 
بين نمونه ها انتخاب گرديد. نمونه هاي خون تا 

در  EDTAزمان استخراج در لوله هاي حاوي 
درجه نگهداري شد.  -20فريزر در دماي 

  GenNetبا استفاده از كيت DNAاستخراج 
استخراج  DNAصورت گرفت. كميت و كيفيت 

شده به روش طيف سنجي با استفاده از دستگاه 
شركت  Nano Drop-ND 2000اسپكتوفتومتر

Thermo .تكثير ژن به منظور آمريكا سنجيده شد-

كندري شتر ميتو NADH4Lو NADH3هاي 
يك جفت  جفت باز 971دوكوهانه با طول 
 Primerبا استفاده از نرم افزارآغازگر اختصاصي 

premier 5  )Premier Biosoft, USA(  و ژنوم
(شماره دسترسي  شتر دوكوهانهكامل ميتوكندري 

EF212038 (توالي آغازگرهاي طراحي شد .
 طراحي شده در تحقيق اخير به صورت زير بود:

Forward 5´- 
CGTCTGGCTGTTCCTCTATGTCTC - 

3´ 
Reverse 5´- 
TTGGTGCTGATGTCGCTATACTGA - 
3´ 

به گونه اي طراحي شدند كه نواحي  اآغازگره
و پايين دست  NADH3بالادست ژن 

كه  به منظور اين را تكثير كنند NADH4Lژن
ها با صحت خوانش بالا، براي  توالي كامل ژن

سپس، با  د باشد.آناليزهاي بيوانفورماتيكي موجو
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موجود در پايگاه بانك  BLASTاستفاده از رويه 
)، ميزان همپوشاني آنها با NCBIجهاني ژن (

واكنش زنجيره  توالي هاي موجود، مقايسه گرديد.
جفت بازي از  971اي پليمراز براي تكثير قطعه 

mtDNA توسط دستگاه  شتر دوكوهانه
  T-personalمدل  Biometraترموسايكلر 

ساس روش استاندارد انجام گرفت. اجزاي برا
ميكروليتر شامل  25در حجم نهايي  PCRواكنش 

mM Tris-HCL(PH 8.8) 100 ،1  واحد آنزيم
Taq  ،پليمرازmM2/0  از هرdNTP ، mM 5/1  
از آغازگر اختصاصي ژن و  MgCl2 ،pmol 5از 

هدف كه با استفاده از  DNAنانوگرم از  100
 94سازي در دماي برنامه حرارتي واسرشت 

ثانيه، اتصال در دماي  30درجه سانتيگراد براي 
درجه  72ثانيه، تكثير در دماي  30درجه براي  60

ثانيه، يك مرحله واسرشت سازي اوليه  45براي 
دقيقه و يك  5درجه سانتيگراد براي  94در دماي 

 10درجه براي  72مرحله تكثير نهايي در دماي 
شد. الكتروفورز سيكل تكثير  35دقيقه در 

محصولات واكنش زنجيره اي پليمراز بر روي ژل 
درصد و رنگ آميزي ژل با اتيديوم  1آگارز 

ميكروليتر از  100مقدار  برومايد صورت گرفت.
محصول واكنش زنجيره اي پليمراز، خالص 

ميكروليتر از هر يك از  50سازي شد و به همراه 
آغازگرهاي رفت و برگشت مورد استفاده با 

پيكامول به منظور تعيين توالي به  10غلظت 
كره جنوبي ارسال گرديد. اين MacroGen شركت

به  ABI 3130نمونه ها با استفاده از دستگاه 
روش اتوماتيك سانگر توالي يابي شدند. سپس با 

 blastnو رويه  BLASTاستفاده از ابزار قدرتمند 
ميزان همولوژي توالي هاي   NCBIدر پايگاه
ده سنجيده شد. به منظور بررسي رابطه بدست آم

فيلوژنتيكي نژادهاي مورد مطالعه، نمودار درختي 
توالي هاي  Neighbor-Joiningبا استفاده از رويه 

 MEGA 5همرديف شده، به كمك نرم افزار
)Tamura et al., 2011تعيين  .) ترسيم گرديد

 Disparity Index Analysisهاپلوتيپ ها از رويه
 استفاده گرديد.  MEGA5نرم افزار 

 
  نتايج و بحث

از تمام نمونه ها با موفقيت  DNAاستخراج 
. نتايج طيف سنجي نشان داد كه انجام گرفت

DNA  استخراج شده از كيفيت مناسبي برخوردار
است. الكتروفورز محصولات تكثير شده بر روي 

درصد نشان داد كه آغازگرهاي طراحي  1آگارز 
نموده و قطعه اختصاصي عاليت شده به خوبي ف

 715به طول  NADH4Lو NADH3براي ژنهاي 
و نواحي بالادست و پايين دست آنها جفت باز 

تكثير نمودند جفت بازي را  971در مجموع قطعه 
 ).1(شكل 
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 .درصد 1جفت باز روي ژل آگارز  971به طول PCR تمحصولاالكتروفورز  -1شكل 

Figure 1-Electrophoresis of 971 bp PCR Products on 1 % Agarose gel. 
 

براي  جفت بازي 971تعيين توالي قطعه 
بدست  971قطعه  انجام گرفت.ها نمونه  همه

آمده از توالي يابي در همه نمونه ها جهت 
آناليزهاي بيوانفورماتيكي مورد استفاده قرار 

هاي مورد  هاپلوتيپ از بين توالي 2تعداد  گرفت.
جايگاه چند  يككه داراي  بررسي تعيين شدند،

 108در نوكلئوتيد  جايگزينياز نوع  )SNPشكل (
يگاه جاكه در اين  هستند  NADH4Lژن  از

پوريني  حاصل تغييرات بازهايجايگزيني جهش 
در نوع اسيدآمينه تغييري ايجاد جهش اين  ،.است

اسيدآمينه  نكرده و تنها باعث تغيير در كدون همان
ژنوم  (Cui et al., 2007) ). 2(شكلشده است

كامل ميتوكندري شتر دوكوهانه وحشي توالي 
 در ژن يابي كردند و جايگزيني هاي نوكلئوتيدي

را  ATP8و  ND4, ND3 ND4L, ATP ,هاي
مشاهده كردند و گزارش كردند كه ژن هاي 

سنتتاز ممكن در تكامل  ATP و NDخانواده 
م وسريعتر از ديگر ژنهاي كد كننده پروتئين در ژن

با توجه به هاپلوتيپ هاي به  .ميتوكندري باشند
دست آمده مي توان توالي مورد توافق را محاسبه 

نمود. از آنجائي كه تعداد جايگاه هاي چند شكلي 
وابسته به تعداد نمونه هستند، لذا از پارامتر ديگر 

) يا هتروزيگوسيتي در πيعني تنوع نوكلئوتيدي(
تحت تاثير  سطح نوكلئوتيد استفاده گرديد، كه

و اندازه نمونه نيست و عبارت از  DNAطول 
متوسط تفاوت نوكلئوتيدي بين دو توالي در هر 

). مقدار Nei & Kumar., 2000جايگاه مي باشد (
برآورد  57/0تنوع هاپلوتيپي در جمعيت حاضر

گرديد، كه بيانگر سطح تنوع پايين در جمعيت 
لعه شترهاي دوكوهانه ايران مي باشد. نتايج مطا

اخير بر اين دلالت دارد، كه در ژن هاي مورد 
مطالعه كه كد كننده پروتئين مي باشند ميزان 

 Eyre-walkerجهش و تنوع در آن پايين است (

& Awadall., 2001 همچنين، عدم نوتركيبي در .(
ژنوم ميتوكندريايي و توارث تك والدي و 
هاپلوئيد بودن ژنوم كه منجر به كاهش قابل توجه 

ازه ژنوم ميتوكندري در مقايسه با ژنوم هسته اند
تاثيرپذيري آن را از مشكلات رايج  اي مي شود،

نظير رانش ژنتيكي و بروز تنگنا درجمعيت در 
 مقايسه با ژنوم هسته اي افزايش مي دهد.
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هاي شتر دو كوهانه  ها پلوتايپدر  NADH4Lژن اسيد آمينه اي نوكلئوتيدي ومقايسه توالي  -2شكل

 .يرانا
Figue. 2- Comparison of amino acid sequence of NADH4L gene in two haplotypes of 
Iranian Camelus bactrianus. 

 
نمونه برداري در مقياس جغرافياي كوچك 
و تعداد اندك نمونه نيز مي تواند از دلايل 
احتمالي وجود تنوع اندك در هاپلوتيپ هاي 

 ,.Beaumont & Hoareمشاهد شده باشد(

همراه با درصد  فراواني نسبي نوكلئوتيدها ).2003
شتر دو كوهانه  در توالي مورد توافق نوكلئوتيدها

در اين ناحيه از  نوكلئوتيد 715به طول ايران 
mtDNA  ايران با شتر دو كوهانه شتر دو كوهانه

با شماره دسترسي  NCBIاهلي ثبت شده در 
)NC_009628( ي با شتر دو كوهانه وحش و

 Ji et) توسط )NC_009629(شماره دسترسي 

al., 2005)  اين مقايسه  .)1مقايسه شدند (جدول
از شتر دو كوهانه نشان داد كه توالي بدست آمده 

ثبت شده كاملاً  شتر دو كوهانه اهليبا توالي 
توان نتيجه گرفت شتر كه مي مشابه هستند بطوري

شده ثبت  اهلي دو كوهانه مورد مطالعه و گونه
 داراي قرابت ژنتيكي بسيار نزديكي هستند.

محتوي نتايج تجزيه و تحليل همچنين 
 Cui et)نتايج با  تحقيق توالي مورد نوكلئوتيدي

al.,2007) ميتوكندري شتر  مكه توالي كامل ژنو
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 .داردمطابقت  ،بررسي كردند وحشي دوكوهانه
(Cui et al.,2007) كدون گزارش كرده اندCTA 

و كدون  بيشترين فراوني بار تكرار 277با  لوسين
CGA  دركمترين فراواني بار تكرار  7با آرژنين 

و كدون هاي  شتر دارند ژنوم ميتوكندري كل
ختم شوند  Tو  A نوكلئوتيد هاي با ي كهپايان

است  Gو  C نوكلئوتيدهاي فراواني شان بيشتر از
مي باشد و مشابه آنچه  9/57آن  A+Tو محتوي 

 اير پستانداران يافت مي شود.كه در ميان س
درصد تشابه  BLASTدر ادامه با استفاده از ابزار 

با توالي  NADH4L  و NADH3توالي ژن هاي 

بررسي شد   NCBIهاي ثبت شده در پايگاه 
اكثريت توالي هاي گرفته شده از بانك جهاني ژن 

درصد بيشترين تشابه را با توالي  99در سطح 
ان داشتند . اين نتايج هاي  شتر دو كوهانه اير

دلالت بر اين دارد كه اين ژن ها جز ژن هاي كد 
كننده پروتئين در ژنوم ميتوكندري مي باشند و 
توالي آنها حفاظت شده است و تغييرات 

-Eyre(نوكلئوتيدي در آنها به ندرت رخ مي دهد

walker and Awadalla., 2001.( 

 
 شتردوكوهانه ايراني،در  NADH4Lو NADH3رناحيه دنوكلئوتيدها  نسبي درصد فراواني -1-جدول

 .اهلي و وحشي
Table 1 Relative frequency percentage- of Nucleotides in NADH3 and NADH4L region 
in Iranian Camelus bactrianus, domestic and wild. 

 درصد فراواني نوكلئوتيدي
Nucleotides frequency percentage 

 

C G T A G+C A+T جمعيت 
Population 

25.63(183) 13.87(99) 32.77(234) )198( 27.73 39.5 60.5 
 ايران كوهانه شتر دو

Iranian camelus 
bactrianus  

 شتر دوكوهانه اهلي 60.4 39.6 27.60 )197( (234)32.80 (100)14 (183)25.60
camelus bactrianus 

 شتر دوكوهانه وحشي 59.52 40.48 27.45 )196( (229)32.07 (99)13.87 (190)26.61
Camelus ferus 

 
 كه درصد تشابه با فاصله با توجه به اين

 و فاصله حيوان رابطه عكس دارند بين دو ژنتيكي
 فيلوژنتيكي همبستگي باحيوان  بين دو ژنتيكي

 اين از نتيجه در ،بود مرتبط خواهد حيوانات بين
 نزديكي و براي تعيين دوري توان مي هم شاخص

. درصد كرد استفاده مختلف حيوانات ژنتيكي
 NADH3 ناحيه ژني ي) توال3(جدول تشابه 

-شتر دوكوهانه ايراني با ساير توالي  NADH4Lو

با   NCBI گاهيپاهاي شترسانان موجود در 
  SDTv1.5 آنلاين استفاده از نرم افزار
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(http://web.cbio.uct.ac.za/SDT)  مورد
 درصد تشابه كه جاييآن از قرار گرفت. محاسبه

 است، دو به صورت دو به مختلف حيوانات بين
تيرگي رنگ هر مربع بيانگر ميزان تشابه است كه 
هر چه تيره تر باشد درصد تشابه بين دو حيوان 

توان مي 3شماره  شكلبا توجه به  بيشتر است.
كوهانه ايراني از نظر  دونتيجه گرفت كه شتر

اده شترسانان داراي قرابت ژنتيكي، در خانو
و كمترين فاصله  )8/99(درصد تشابهبيشترين 

و شترهاي دوكوهانه اهلي با  )02/0ژنتيكي (
) و بيشترين فاصله 2/82درصد تشابه (كمترين 
 .است Lamaگونه  با  )2/0ژنتيكي (

جهت تاييد نتايج حاصل از ماتريس فواصل 
كلي ژن هاي  يتوال كيلوژنتيف درختژنتيكي، 
NADH3 وNADH4L  شتردوكوهانه ايراني با

با  NCBI گاهيپاهاي موجود در ساير توالي
(شكل  ترسيم شد MEGA 5افزار استفاده از نرم

4(.
   

 
شتر دوكوهانه ايران و ديگر گونه هاي مختلف شترسانان براي هاي فواصل ژنتيكي بين توالي  -3شكل 

 .NADH4lو NADH3هاي ژن
Figure 3- Matrix of Genetic distance between sequences of NADH3 and NADH4Lgene 
in Iranian Camelus bactrianus and other species of Camelid. 
 

درخت فيلوژنتيكي ترسيم شده نتايج بدست 
آمده از ماتريس فواصل ژنتيكي را تاييد كرد 

با دوكوهانه ايراني  شتركه بر اساس آن  بطوري
در يك زير گروه قرار ي شترهاي دوكوهانه اهل
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دارند كه اين موضوع بيانگر قرابت ژنتيكي تقريباً 
كوهانه  باشد. همچنين شتر دومي آنهانزديك 

 دارد.  Lama كمترين شباهت را با گونه ايراني
مطابقت ) Cui et al.,2007(اين نتايج با نتايج 

كندريايي در گزارش كردند كه ژنوم ميتو دارد.
ژن كد كننده  13شي داراي شتر دو كوهانه وح

تجزيه  و ناحيه كنترل است. tRNAژن 22پروتئين،

و تحليل ساعت مولكولي ژنوم ميتوكندريايي 
نشان داد كه دو گونه شتر دو كوهانه وحشي و 

Lama  سال پيش از يك جد ميليون  25حدود
شتر  منشا اصلي مشترك جدا شده اند و همچنين

مريكا رخ دو كوهانه اهلي و وحشي در شمال آ
كه به جنوب آمريكا مهاجرت  داده قبل از اين

 كنند. 
 

 
شتر دوكوهانه و ديگر  NADH4L و NADH3ژن هاي  نمودار فيلوژني براساس توالي كلي -4شكل 

 .نژادهاي شتر موجود در بانك جهاني ژن به همراه كد دسترسي آنها
Figure 4- Phylogenetic tree based on consensus sequences of genes NADH3 and 
NADH4L Camelus bactrianus and other Camelus breeds are taken from GenBank along 
with their accession numbers. 
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Abstract 

Keeping genetic diversity among native Iranian breeds is very important as a national 
resource. Studying mitochondrial genome between or within breeds can be a useful indicator 
of genetic diversity of the population to be studied. The aim of current study was 
bioinformatic and phylogenetic investigation of NADH3 and NADH4L genes of 
mitochondrial genome in Camelus bactrianus in Iran. For this purpose, blood samples were 
collected from 10 Camelus bactrianus in Iran. After extracting DNA, fragment 971 bp of 
genome mitochondrial of Camelus bactrianus amplified by primers. The amplified fragments 
were sequenced after purification. Results indicated two different haplotypes based on one 
single nucleotide polymorphism sequence. The final sequences of each haplotype had a length 
of approximately 715 bp which included 27/70 % adenine, 13/80 % guanine, 25/60 % 
cytosine and 32/80 % thymine. Comparison of nucleotide and amino acid sequences of 
NADH3 and NADH4L genes among Iranian Camelus bactrianus demonstrated that this 
specie had close genetic distance with domestic Camelus bactrianus. Phylogenetic analysis 
using Neighbor-Joining method showed that this specie has the lowest similarity with Lama 
among the Camelidae family. 
Keywords: NADH3 gene, NADH4L gene, Camelus bactrianus, genome mitochondrial.  
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